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 COMMUNICATION
L’entomologie médicale est l’étude des arthropodes vecteurs d’agents pathogènes responsables de 
maladies humaines, dont de nombreuses zoonoses émergentes ces dernières années. Nous présen-
tons ici quelques axes de recherche développés par l’équipe d’Entomologie Médicale de l’Institut 
Hospitalo-Universitaire Méditerranée Infection, illustrés par des études récentes ou emblématiques : 
l’innovation technologique pour identifier les arthropodes, l’utilisation des arthropodes comme outil 
épidémiologique ou diagnostique, les enquêtes autour de cas cliniques et les modèles expérimentaux 
pour comprendre les interactions entre les arthropodes, l’homme et les microorganismes.
Mots-Clés : entomologie médicale, tiques, moustiques, puces, poux, punaises, rickettsies.
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Medical entomology is dedicated to the study of arthropods that are involved with human health but 
also animal health as many zoonotic diseases have been emerging all around the world for the past 
few years. We hereby introduce some research fields developed by the Medical Entomology team of 
the University Hospital Institute Méditerranée Infection, illustrated with recent or emblematic studies: 
technical innovation for identification of arthropods, the use of arthropods as epidemiological or diag-
nostic tool, entomological investigations around clinical cases and the development of experimental 
models for a better understanding of interactions between arthropods, humans and microorganisms.
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AbstrAct
INTRODUCTION
Les arthropodes représentent plus de 80% des espèces animales 
connues (Giribet & Ribera, 2000). Certains sont vecteurs 
d’agents pathogènes responsables de maladies humaines ou 
animales. Par définition, ces vecteurs sont hématophages et 
assurent la transmission biologique active d’un agent pathogène 
(virus, bactérie, parasite) d’un vertébré à un autre vertébré 
(Pérez-Eid C, 2007). En effet, l’agent pathogène se reproduit 
et se développe au sein du vecteur, par le biais d’interactions 
biologiques avec celui-ci, en opposition aux vecteurs dits 
« mécaniques », qui peuvent transporter un agent pathogène 
d’un hôte vertébré à un autre, sans faire intervenir de processus 
biologique. La majorité des arthropodes d’importance médicale 
et vétérinaire appartiennent à la classe des insectes (comme les 
moustiques)  et des arachnides (comme les tiques) (Mathison 
& Pritt, 2014). L’entomologie médicale étudie les arthropodes, 
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Les moustiques sont les principaux vecteurs d’importance 
médicale. Les agents pathogènes transmis par les moustiques 
peuvent être responsables du paludisme, de la dengue et bien 
d’autres maladies infectieuses entrainant chaque année des 
millions de morts (Zeller et al. 2013). Si l’importance des 
tiques en santé animale est bien connue des vétérinaires, leur 
impact en santé publique humaine a émergé avec la maladie 
de Lyme dans les années 1980 et la description de nombreuses 
rickettsioses depuis 15 ans (Parola & Raoult, 2001b) (figure 1). 
Les tiques sont maintenant reconnues comme les deuxièmes 
vecteurs de maladies infectieuses humaines, les premiers en 
Europe. Enfin, depuis 10 ans, les épidémies dues au virus West 
Nile aux USA (Roehrig, 2013) ou au virus Chikungunya dans 
l’Océan Indien, en Asie, en Europe et plus récemment en 
Amérique (Leparc-Goffart et al. 2014), sont des exemples 
d’émergence et d’expansion de maladies vectorisées à tra-
vers le monde. L’expansion en Europe et dans le sud de la 
France, en particulier, du moustique tigre Aedes albopictus, 
vecteur entre autres du virus Chikungunya, a été 
particulièrement emblématique. En conséquence, 
la surveillance et la recherche en entomologie 
médicale sont essentielles pour la lutte contre les 
maladies vectorisées.
L’Institut Hospitalo-Universitaire (IHU) 
Méditerranée Infection (http://www.mediter-
ranee-infection.com), créé en 2012, est le seul 
des cinq IHU français dévolu aux maladies 
infectieuses et tropicales et à la microbiologie 
clinique. Il regroupe les unités hospitalières 
(Assistance Publique – Hôpitaux de Marseille) et 
de recherche (Aix-Marseille Université) dédiées 
aux maladies infectieuses. La recherche en maladies infec-
tieuses est un pilier essentiel de l’IHU. Elle est organisée en 
équipes thématiques labellisées, multidisciplinaires, consti-
tuées de chercheurs issus des filières médicales, vétérinaires 
ou biologiques, mais aussi des sciences humaines et sociales 
ou de l’environnement. Parmi elles, l’équipe d’Entomologie 
Médicale bénéficie de la plateforme « insectarium » de l’IHU 
(figure 2) pour développer ses projets de recherche, réalisés 
dans le cadre de parcours de Masters, Doctorats d’Université 
et stages post-doctoraux. Nous présentons ici quelques axes de 
recherche développés par cette équipe, illustrés par des études 
récentes ou emblématiques : l’innovation technologique 
pour identifier les arthropodes, l’utilisation des arthropodes 
comme outil épidémiologique ou diagnostique, les enquêtes 
autour de cas cliniques, les modèles expérimentaux pour 
comprendre les interactions entre les arthropodes, l’homme 
et les microorganismes.
Figure 1 : Cycle de vie des tiques 
Amblyomma variegatum, vecteur d’Ehrlichia 
ruminantium, agent de la cowdriose des rumi-
nants, mais aussi de Rickettsia africae, agent 
de la fièvre à tique africaine chez l’homme.
Figure 2 : : Insectarium de l’URMITE. (A) Pièce d’élevage des arthropodes avec des étuves 
dédiées à chacune des familles étudiées. (B) Boite à gants servant aux tests de compétences 
vectorielles, utilisation pour l’étude de modèles expérimentaux d’infections (expérimentation en 
zone protégée, classe 3). 
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 COMMUNICATION
 POURQUOI ET COMMENT IDENTIFIER LES 
ARTHROPODES ? 
L’identification des arthropodes vecteurs est une étape cru-
ciale dans l’évaluation du risque de transmission de maladies 
infectieuses. En effet, dans la majorité des cas, il n’existe 
aucun vaccin pour se protéger des maladies vectorielles et le 
meilleur axe de lutte reste la lutte anti-vectorielle. À grande 
échelle, l’identification des vecteurs dans les enquêtes ento-
mologiques et la connaissance de leur répartition permettent 
de documenter le risque de maladie infectieuse dans la zone 
étudiée et de prendre des mesures collectives de protection. 
Ces enquêtes sont également essentielles dans le contrôle des 
maladies car elles fournissent des informations sur l’espèce de 
vecteur impliquée dans la transmission, ce qui est indispensable 
pour planifier des mesures de lutte adaptées. À l’échelle indivi-
duelle, l’identification d’un arthropode prélevé sur un patient 
ou même sur un animal est également importante ; elle peut 
influencer la prise en charge du patient et la surveillance ento-
mologique autour du cas si l’arthropode est vecteur d’agents 
pathogènes connus. Par exemple, nous recevons souvent au 
laboratoire des tiques prélevées et adressées par des patients et 
des médecins qui souhaitent savoir s’il y a un risque de trans-
mission d’un agent pathogène.
La méthode  la plus répandue pour identifier les arthropodes est 
l’identification morphologique utilisant des clés dichotomiques 
(Mathison & Pritt, 2014). Cependant, cette méthode nécessite 
une expertise en entomologie et une documentation adaptée. 
Des clés d’identification sont disponibles pour certains arthro-
podes (tiques, moustiques, …), en général par région du monde 
(Faran & Linthicum, 1981; Brunhes et al. 2000;  Estrada-Pena et 
al. 2004). Cependant, le nombre d’entomologistes et d’experts se 
réduit et l’accès aux documents est parfois difficile (Cuisance & 
Antoine Rioux, 2004). La détérioration du spécimen lors de sa 
collecte ou son transport, l’existence d’espèces « sœurs » mor-
phologiquement identiques, d’hybrides résultant du croisement 
entre formes différentes d’une même espèce ou des spécimens à 
des stades de développement immatures, rendent l’identification 
morphologique difficile ou peuvent conduire à une identifica-
tion erronée. Pourtant, certaines de ces espèces qui ne peuvent 
pas être différenciées morphologiquement peuvent jouer des 
rôles différents dans la transmission d’agents infectieux. 
Depuis une quinzaine d’années, des approches par biologie 
moléculaire (réaction en chaîne par polymérase ou PCR, 
séquençage), ont été développées pour identifier les arthropo-
des. Ces méthodes peuvent parfois permettre de distinguer des 
espèces « sœurs » et hybrides. Cependant, malgré la spécificité, 
la sensibilité et la reproductibilité de ces méthodes, elles 
nécessitent un plateau technique de biologie molécu-
laire, restent coûteuses et relativement chronophages. 
Selon les arthropodes, différents gènes sont amplifiés et 
étudiés (Norris, 2002; Fang et al. 2002; Smith & Fonseca, 
2004; Lv et al. 2014). Cependant, il n’existe pas d’amorce 
idéale de PCR permettant d’identifier tous les arthropodes. 
Enfin, cette méthode nécessite de comparer l’analyse des 
séquences de fragments de gènes obtenues avec celles qui 
sont contenues dans les bases de données (Genbank), qui 
peuvent être incomplètes.  
Depuis trois ans nous avons développé dans notre équipe 
une technologie innovante pour l’identification des 
arthropodes (souvent à partir d’un fragment de l’arthro-
pode) : le MALDI-TOF. Il s’agit d’un spectromètre de 
masse couplant une source d’ionisation laser assistée par 
une matrice (MALDI, Matrix-Assisted Laser Desorption/
Ionisation) et un analyseur de temps de vol (TOF, time-
of-flight mass spectrometry). Cette technologie permet de 
comparer très finement les contenus et profils protéiques 
des échantillons analysés (Seng et al. 2010). Après que 
cette technique eut révolutionné la microbiologie cli-
nique en permettant l’identification rapide des bactéries 
et des champignons en comparant les profils protéiques 
obtenus à une base de données (Seng et al. 2010), nous 
l’avons appliquée aux arthropodes hématophages étudiés 
dans notre équipe (figure 3) : Culicidae (i.e., moustiques), 
Ixodidae (i.e., tiques), Pulicidae (i.e., puces), Pediculidae 
(i.e., poux), Psychodidae (i.e., Phlébotomes), Cimicidae (i.e., 
punaises de lits) et Reduviidae (i.e., triatomes). Ces familles 
contiennent des vecteurs d’importance médicale majeure. 
Figure 3 : Quelques exemples d’Arthropodes d’importance médicale étudiés et 
maintenus en élevage à l’IHU Méditerranée infection : 1. Cimex lectularius (punaise 
de lit) ; 2. Rhodnius prolixus (Triatominae) ; 3. Triatoma infestans (Triatominae) ; 
4. Larves Aedes albopictus ; 5. Anopheles gambiae ; 6. Aedes albopictus ; 
7. Anopheles stephensi ; 8. Amblyomma variegatum mâle ; 9. Amblyomma variegatum 
femelle ; 10. Rhipicephalus sanguineus mâle ; 11. Rhipicephalus sanguineus femelle ; 
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L’utilisation du MALDI-TOF pour l’identifica-
tion des arthropodes comprend plusieurs étapes. 
Pour chaque groupe, il faut i) définir à partir de 
quel échantillon d’arthropode travailler (idéa-
lement le plus petit, comme les pattes, pour 
pouvoir conserver le reste du corps pour d’autres 
techniques ou d’autres études) ; ii) construire 
une base de données de profils protéiques à 
partir du plus grand nombre de spécimens par-
faitement identifiés morphologiquement avec 
confirmation par biologie moléculaire si besoin, 
iii) effectuer des tests à l’aveugle pour vérifier si 
les identifications sont correctes, c’est-à-dire si 
des spectres obtenus de spécimens à tester sont 
reconnus par la base de données ; iv) implé-
menter la base de données avec de nouvelles 
espèces (figure 4).
Ainsi, à partir de broyats d’arthropodes pour 
en extraire les protéines, notre équipe a validé 
l’utilisation du MALDI-TOF pour l’identifi-
cation des moustiques à partir des pattes pour 
les moustiques adultes (Yssouf et al. 2013a ; 
Yssouf et al. 2014a) ou des larves (Dieme et 
al. 2014). Les pattes sont également utilisées 
pour identifier les tiques (Yssouf et al. 2013b). 
Pour d’autres arthropodes, les pattes ne permet-
taient pas d’obtenir des profils suffisamment 
reproductibles et, pour les puces (Yssouf et al. 2014b) ou les 
phlébotomes, nous avons utilisé le corps amputé de l’abdomen. 
Une base de données contenant une librairie de spectres est 
déjà disponible pour plus d’une soixantaine d’espèces d’ar-
thropodes et elle peut être transférée. C’est ce que nous avons 
fait pour notre unité IRD au Sénégal où cette technologie 
nous a permis d’identifier des Ceratopogonidae, des insectes 
d’importance vétérinaire, grâce au MALDI-TOF (Sambou 
et al. 2015). Enfin, nous avons formé à cette technologie les 
techniciens du laboratoire qui réceptionnent les tiques préle-
vées sur des patients ou des personnes asymptomatiques. En 
quelques minutes, uniquement à partir de l’analyse des pattes, 
ils peuvent identifier la tique. Le reste du corps est utilisé pour 
des études de biologie moléculaire afin de savoir si ces tiques 
contiennent une bactérie (Yssouf et al. 2013b).
Parallèlement à l’identification des arthropodes par la tech-
nologie MALDI-TOF, nos recherches s’orientent maintenant 
vers la détection d’agents infectieux au sein de ces arthropodes 
par la même technique. Des travaux princeps sont très encoura-
geants car nous avons pu différencier ainsi des tiques de chiens 
Rhipicephalus sanguineus infectées ou non par Rickettsia conorii, 
l’agent de la fièvre boutonneuse méditerranéenne (Fotso Fotso 
et al. 2014 ; Yssouf et al. 2015a ; Yssouf et al. 2015b;), 
Le développement et l’application du MALDI-TOF à l’iden-
tification d’autres couples arthropode/pathogène aboutiront à 
accroître nos connaissances sur la dynamique de la transmis-
sion de maladies vectorielles, améliorer les systèmes de surveil-
lance en intégrant l’identification des populations vectorielles 
et la prévalence d’agents pathogènes. Ces données aboutiront à 
l’adaptation des stratégies de contrôle des épidémies, en ciblant 
soit les vecteurs, soit les hôtes réservoirs ou encore en sensibi-
lisant les populations et en mettant  en place des structures de 
dépistage de ces maladies vectorisées. Cette technologie rapide, 
simple, fiable et économique (l’appareil est relativement cher 
mais le coût en consommables quasi nul), ne requiert aucune 
compétence entomologique. À l’instar du diagnostic clinique 
des microorganismes, le MALDI-TOF pourrait bien s’imposer 
comme la méthode de référence en entomologie médicale 
pour l’identification rapide d’arthropodes hématophages et 
leur statut infectieux.
 LES ARTHROPODES COMME OUTIL DE 
SUIVI ÉPIDEMIOLOGIQUE DES MALADIES 
INFECTIEUSES
Depuis 15 ans, grâce notamment aux méthodes de biolo-
gie moléculaire, les arthropodes sont utilisés comme outil 
épidémiologique pour connaître la répartition géographique 
de microorganismes auxquels ils sont associés et dont ils 
sont potentiellement vecteurs. Ils peuvent être utilisés pour 
répondre à une question précise ;  cette bactérie est–elle pré-
sente dans cette zone ?  (Parola et al. 1999; Parola & Raoult, 
2001a) ou plus largement, pour compléter le répertoire des 
maladies infectieuses dans une zone géographique donnée 
(Kernif et al. 2012).   
Figure 4 : Méthodes standard et innovantes pour l’identification des arthropodes. (A) Plate-forme 
de microscopie pour l’identification morphologique à partir de clés d’identification. (B) Techniques de 
biologie moléculaire pour le séquençage de gènes cibles identifiant les arthropodes. (C) Développement 
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Voici deux exemples parmi les nombreux travaux conduits 
ces dernières années par notre équipe à travers le monde. 
Le premier concerne les rickettsioses humaines transmises 
par les tiques dans les Antilles (Parola et al. 1999; Parola 
& Barre, 2004). Nous avions reçu le sérum d’une patiente 
piquée par une tique en Guadeloupe, dont les résultats 
sérologiques étaient positifs pour les rickettsies du groupe 
boutonneux, inconnues en Guadeloupe mais sans que les 
premiers tests puissent identifier l’espèce en cause. Une 
étude de la littérature, indiquait qu’Amblyomma variegatum, 
une tique d’origine africaine, importée dans les Antilles dès 
le 18e siècle avec du bétail en provenance du Sénégal, était 
présente en Guadeloupe (la « tique sénégalaise ») et bien 
connue des vétérinaires comme vecteur de la cowdriose 
des bovins. Or, A. variegatum venait d’être identifiée en 
Afrique comme vecteur de Rickettsia africae, l’agent de la 
fièvre à tique africaine chez les humains. En affinant les tests 
sérologiques nous avons montré que R. africae avait bien 
infecté la patiente. Nous avons ensuite mené une enquête 
entomologique en Guadeloupe. Des tiques A. variegatum ont 
été collectées sur des bovins, puis analysées par les méthodes 
de biologie moléculaire. Nous avons ainsi identifié pour la 
première fois dans le nouveau monde R. africae, et obtenu 
des isolats en culture cellulaire. D’autres enquêtes menées 
par notre groupe et d’autres équipes ont confirmé la pré-
sence de R. africae dans plusieurs îles des Antilles (Parola 
et al. 2003).
À plus grande échelle, nous avons très largement com-
plété le répertoire des rickettsioses en Afrique du Nord où 
jusqu’en 1990, seule la fièvre boutonneuse méditerranéenne 
à R. conorii était connue. Le développement et l’utilisation 
d’outils moléculaires tels que la PCR et le  séquençage de 
gènes sur des tiques collectées en Afrique du nord ont 
permis d’identifier de nombreux autres agents pathogènes 
présents au Maghreb (Kernif et al. 2012; Parola et al. 
2013) comme, pour exemples : Rickettsia aeschlimannii trans-
mise par les tiques des genres Hyalomma et Rhipicephalus ; 
Rickettsia slovaca, agent causal d’un syndrome assez original 
parmi les rickettsioses boutonneuses, le syndrome TIBOLA 
(pour Tick-borne lymphadenopathy), caractérisé par une 
piqûre et une escarre au niveau du scalp, peu de fièvre 
et une adénopathie cervicale) ; Rickettsia massiliae trans-
mise par des tiques du genre Rhipicephalus ; R. monacensis, 
détectée chez des tiques Ixodes ricinus. Enfin, nous avons 
également montré chez des puces la présence de Rickettsia 
typhi, l’agent du typhus murin et celle de Rickettsia felis, 
pathogène émergent associé à un grand nombre d’arthro-
podes notamment les puces (Parola et al. 2013; Kernif et 
al. 2012). Plus récemment, nous avons également détecté 
un des agents de la maladie de Lyme, Borrelia garinii, chez 
des tiques Ixodes ricinus collectées en Algérie (Benredjem 
et al. 2014). Toutes ces données sont des alertes pour les 
cliniciens sur la présence de ces agents pathogènes et 
suscitent des enquêtes cliniques ou des tests diagnostiques 
chez les patients.
 ENQUÊTES ENTOMOLOGIQUES À PARTIR  
DE CAS CLINIQUES
Notre équipe intervient également lors de cas cliniques pour 
comprendre les modalités de transmission des agents respon-
sables. Celles-ci peuvent mener à des expérimentations com-
plémentaires qui éclairent l’éco-épidémiologie de certaines 
maladies. Nous sommes intervenus par exemple à Nîmes où 
trois cas regroupés de rickettsiose boutonneuse avaient été dia-
gnostiqués au mois d’avril 2007 (Parola et al. 2008). Ils étaient 
particulièrement intéressants par leur symptomatologie dont  la 
dominante était une baisse de l’acuité visuelle, l’éruption cuta-
née étant au second plan, et par la précocité de leur apparition, 
la saison  des fièvres boutonneuses méditerranéennes s’étalant 
de mai à octobre avec un pic en juillet-aout. Deux patients 
étaient infectés respectivement par Rickettsia conorii et Rickettsia 
massiliae et ils rapportaient avoir été véritablement assaillis 
et piqués à plusieurs reprises dans leur jardin par des tiques. 
Les nombreuses tiques que nous y avons recueillies dans ce 
jardin, ont toutes été identifiées comme appartenant à l’espèce 
Rh. sanguineus et sont peu connues pour être aussi agressives 
pour les humains, alors que leur hôte spécifique est plutôt le 
chien. Les tiques ont été trouvées infectées soit par Rickettsia 
conorii, soit par Rickettsia massiliae. Nous avons essayé de com-
prendre cette agressivité inhabituelle des tiques. Le chien des 
propriétaires avait récemment disparu accidentellement, ce qui 
aurait pu avoir des conséquences sur l’agressivité des tiques à 
piquer un autre animal. Cependant, ce mois d’avril avait été 
particulièrement chaud (jusqu’à 30°C dans la journée) et la 
littérature rapporte des liens entre le climat et notamment, les 
fortes températures et l’incidence des cas de fièvre boutonneuse 
méditerranéenne. Dans un modèle expérimental, nous avons 
maintenu des tiques Rh. sanguineus à différentes températures et 
leur avons proposé un hôte inhabituel (lapin et homme) : nous 
avons montré que leur comportement agressif vis-à-vis de ces 
hôtes, apprécié par la rapidité de leur attaque, était nettement 
plus importante quand les températures étaient élevées. Ces 
résultats expliquent l’agressivité des tiques de la zone d’étude, 
mais plus généralement permettent de supposer que l’incidence 
maximale des fièvres boutonneuse méditerranéenne pendant 
les mois les plus chauds est due à la diminution de la spécificité 
d’hôtes des tiques de chien Rh. sanguineus et à leur avidité 
accrue pour piquer l’homme.
Plus récemment, dans une même famille dans le sud de la 
France, deux cas d’infection par Rickettsia sibirica mongoliti-
monae, un pathogène émergent, ont attiré notre attention 
(Edouard et al. 2013). Rickettsia mongolitimonae, est une rickett-
sie du groupe boutonneux isolée pour la première fois en 1991 
à partir d’ Hyalomma asiaticum, une tique de Mongolie, puis 
chez des tiques du même genre en Afrique et en Europe, mais 
pas en France (Parola et al. 2013). Le premier cas humain a 
été détecté en France en 1996 et depuis, une quinzaine de cas 
ont été rapportés en Europe ou en Afrique, souvent associés 
à des lymphangites. Nous avons collecté des tiques autour du 
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contact d’un chat récemment parasité par des tiques, de chiens 
et de chevaux (Edouard et al. 2013). Les tiques ont été collec-
tées sur la végétation par la technique du drapeau (Parola & 
Raoult, 2001b), sur les animaux et autour de la litière du chat. 
Toutes étaient des Rhipicephalus : Rh. sanguineus mais aussi Rh. 
pusillus, la tique du lapin sauvage (qui peut également parasiter 
des carnivores comme les chiens et les chats).  Rickettsia mas-
siliae a été détectée chez la tique Rh. sanguineus. et R. sibirica 
mongolitimonae chez Rh. pusillus, comme habituellement dans 
d’autres pays d’Europe. Cette recherche a ainsi permis de 
suspecter Rh. pusillus comme vecteur potentiel de R. sibirica 
mongolitimonae en France. Ceci pourrait expliquer certains 
éléments de ce que l’on connaît de l’épidémiologie de cette 
rickettsiose émergente, notamment la survenue au printemps. 
MODÈLES EXPÉRIMENTAUX 
La détection d’un agent pathogène chez un arthropode héma-
tophage ne signifie pas systématiquement que ce dernier est un 
vecteur compétent. Ceci est démontré en évaluant les critères 
de Mitchell, c’est-à-dire : i) la détection du pathogène dans 
des spécimens collectés dans la nature, ii) la démonstration 
de son infection suite à la prise d’un repas sanguin contenant 
l’agent infectieux (détection de l’agent pathogène dans l’ar-
thropode), iii) la démonstration de la transmission de l’agent 
pathogène à un hôte vertébré ou la détection dans ses glandes 
salivaires, iv) l’évidence d’une interaction entre le vecteur et 
l’hôte vertébré dans les zones où surviennent les infections par 
l’agent pathogène. L’étude des interactions entre arthropodes 
et microorganismes est un thème majeur de l’équipe ; elle 
nécessite des modèles expérimentaux d’infection que nous 
avons développés grâce aux différents élevages d’arthropodes 
du laboratoire et aux systèmes de repas sanguin artificiels sur 
membrane, comme pour les puces ou les moustiques (figure 5).
De cette façon, nous avons montré le rôle de vecteur potentiel 
de la puce du chat Ctenocephalides felis dans la transmission 
de Bartonella quintana, agent de la fièvre des tranchées dont 
les vecteurs admis sont les poux de corps (Kernif et al. 2014). 
Nous avons également étudié les relations entre différents 
couples vecteurs-pathogènes, par exemple le couple tique du 
chien Rhipicephalus sanguineus et bactérie Rickettsia conorii 
(Socolovschi et al. 2012).  
L’exemple le plus récent résulte de l’étude du rôle des mous-
tiques dans la transmission de R. felis, agent de la fièvre bouton-
neuse à puces, décrite  en 2002 et détectée chez de nombreux 
arthropodes ; les seuls vecteurs démontrés jusqu’à présent 
étaient les puces de chat, Ct. felis (Parola, 2011). Malgré envi-
ron une centaine de cas d’infection dans le monde par Rickettsia 
felis, son épidémiologie est mal connue. En 2012, R. felis a été 
détectée chez des moustiques en Afrique. En 2014, nous avons 
montré que R. felis était responsable jusqu’à 10% des fièvres 
d’origine inconnue en Afrique sub-saharienne (Mediannikov et 
al. 2013). Nous avons suspecté les moustiques comme vecteurs 
de R. felis en Afrique. Nous avons alors mis en place un modèle 
expérimental d’infection (Dieme et al. 2015) : des moustiques 
Anopheles gambiae, vecteurs majeurs du paludisme en Afrique 
ont été nourris avec du sang ou du milieu de culture infecté 
par Rickettisa felis et la bactérie a été par la suite détectée chez 
les moustiques notamment dans leurs glandes salivaires et 
leur salive. Les moustiques infectés étaient ensuite capables 
d’infecter des souris saines par piqûre. Ces travaux permettent 
de présenter les moustiques An. gambiae comme des vecteurs 
potentiels de R. felis en Afrique sub-saharienne et apporte-
raient la première démonstration de la capacité des moustiques 
à transmettre une bactérie pathogène pour l’homme.
Un autre exemple de modèle expérimental récent est celui 
des punaises de lit Cimex lectularius, parasites de l’homme et 
responsables de la transmission de Bartonella quintana, agent 
de la fièvre des tranchées (Leulmi et al. 2015).  Ce modèle a 
été justifié comme le précédent par une observation : la détec-
tion de B. quintana dans des punaises de lit dans une prison 
au Rwanda (Angelakis et al. 2013) pose la question du rôle 
vecteur de cet arthropode. 
Pour y répondre, des punaises de l’élevage du laboratoire ont 
été nourries avec du sang infecté par Bartonella quintana. Par 
la suite, l’ADN de la bactérie a été détecté dans les punaises 
et la bactérie vivante a été cultivée à partir des déjections des 
insectes.  Ces résultats constituent la première démonstration 
du rôle de vecteur potentiel de la punaise de lit, souvent 
suspectée pour transmettre de multiples agents pathogènes 
mais jamais démontré. Elle semble donc capable de trans-
mettre Bartonella quintana par ses déjections, la bactérie encore 
vivante pouvant infecter l’homme par des lésions de grattage 
(Leulmi et al. 2015).
Figure 5 : « Hémotek ». Appareil de nourrissage artificiel où le sang inséré est 
maintenu à la température choisie dans un gorgeoir couvert d’une membrane à 
travers laquelle les arthropodes peuvent piquer pour se nourrir
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 COMMUNICATION
PERSPECTIVES
Les travaux menées par l’équipe d’entomologie médicale ont 
été valorisés par trente à quarante publications internationales 
chaque année et ont permis de mieux comprendre les systèmes 
vectoriels de nombreuses maladies humaines, notamment les 
zoonoses bactériennes. La grande majorité de nos étudiants 
viennent du Sud, principalement d’Afrique, grâce au soutien 
de la Fondation Méditerranée Infection et ont comme objectif 
de créer des unités de recherche au retour dans leur pays. Le 
transfert de technologie, y compris de technologies comme le 
MALDI TOF, permet de tisser ensuite un réseau de collabo-
rations internationales qui, dans le domaine de l’entomologie 
médicale, n’ont pas fini d’être actives.
Les travaux sont très souvent réalisés dans le cadre de la 
participation active de l’équipe d’entomologie médicale de 
l’IHU Méditerranée Infection à la formation d’étudiants (en 
Master, doctorat, etc. issus de filières vétérinaires, médicales 
ou scientifiques généralement). D’autres exemples auraient pu 
être choisis comme par exemple nos études sur les poux et par-
ticulièrement les poux de corps, vecteurs d’agents pathogènes 
responsables de maladies dans les pays défavorisés mais aussi 
dans nos pays parmi les populations défavorisées, sans domicile 
fixe (Boutellis et al. 2015; Sangaré et al. 2015) .
À court terme, nous souhaitons utiliser le MALDI-TOF pour 
l’identification des préférences trophiques des arthropodes 
hématophages et la détection dans les vecteurs d’agents patho-
gènes, et le développement de cette technologie sur nos sites 
méditerranéens et tropicaux, avec nos partenaires interna-
tionaux.
CONCLUSION
Notre plateau technique polyvalent trouve son originalité 
et sa compétence dans la diversité des familles d’arthropodes 
vecteurs maintenus en élevage. Ceci nous permet de répondre 
rapidement à une question épidémiologique ou clinique impli-
quant des agents pathogènes et vecteurs connus ou émergents, 
éventuellement par le biais d’investigations entomologiques ou 
de modèles expérimentaux. En 2016, le nouvel insectarium de 
l’IHU nous permettra de poursuivre et d’améliorer nos straté-
gies de recherche.
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